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 1. Bevezetés 
 
 
„Nincs még egy olyan lenyűgöző és kutatásra érdemes terület, mint a természet 
tanulmányozása. Az emberi értelem legfőbb célja megérteni ezt a nagyszerű alkotást, 
felfedezni a benne ható erőket, és az ezeket irányító törvényeket.” – TESLA, N. (1891). 
A mikroorganizmusok és az általuk létrehozott környezeti rendszerek ismerete 
nagyon fontos. A mikrobák a világ legapróbb teremtményei, s annak ellenére, hogy 
méretük igen kicsi, mégis óriási hatással vannak ránk és környezetünkre. A 
mikroorganizmusok sikeressége és elterjedtsége annak is köszönhető, hogy képesek 
szinte bármilyen extrém környezethez alkalmazkodni (MADIGAN, M.T. et al. 2009). 
A sós és a szikes vizek rendkívüli környezetnek számítanak, ezért ez magában 
rejti annak a lehetőségét, hogy megtalálhatóak bennük szélsőséges állapotokhoz 
adaptálódott egyedi extremofil szervezetek is. Az eddig vizsgált sós ökoszisztémákban 
általában kis taxonómiai biodiverzitást észleltek, valószínűleg a nagy sókoncentráció 
miatt, amely nagy szelekciós hatással bír (CROGNALE, S. et al. 2013). 
A Kárpát-medence Európa sós és szikes vizekben gazdag területe (VÖRÖS L. et 
al. 2009; KERESZTES, Z.G. et al. 2012). Az elmúlt évtizedek vizsgálatai azt mutatták, 
hogy az ún. pikoalgák az itt található sós tavakban és szikes vizekben  
nagy számban fordulnak elő. A pikofitoplankton olyan mikroszkopikus 
pikocianobaktérium és pikoeukarióta alga sejteket foglal magába, amelyeknek a mérete 
jellemzően 2 μm-nél kisebb. Széles körben előfordulnak, és bizonyos képviselői a  
nyílt tengeri és óceáni környezetben zajló elsődleges termelés jelentős hányadáért 
felelősek (CALLIERI, C. 2007).  
A dolgozatban három különleges vizes élőhely pikoalga közösségének 
taxonómiai összetételét tanulmányoztam molekuláris biológiai módszerekkel. Az 
Erdélyi-sóvidék Medve- és Tarzan-tavában élő pikocianobaktérium, továbbá a Duna-
Tisza közi Zab-széki szikes víztérben élő pikoeukarióta alga közösségeket vizsgáltam 
meg. 
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 2. Irodalmi áttekintés 
 
 
2.1. Kontinentális sós vizek 
 
A sós tavak a Föld szinte minden kontinensén megtalálhatóak (beleértve az 
Antarktiszt is) (WETZEL, R.G. 2001). Közéjük tartozik a Kaszpi-tenger, amely a 
legnagyobb sós tó a Földön (HERDENDORF, C.E. 1982). Ide sorolják a világ 
legmélyebben fekvő tavát, a Holt-tengert, továbbá számos, magasan a tengerszint felett 
fekvő tibeti és dél-amerikai tavakat is (RAFFERTY, J.P. 2011). A sós tavak a 
kontinentális víztest 45%-át teszik ki, azonban ez az arány főleg a nagy kiterjedésű, 
tenger méretű tavaknak köszönhető (HERDENDORF, C.E. 1982).  
A sós tavak olyan körülzárt, tengervízzel közvetlen kapcsolatban nem álló 
víztömegek, amelyek sókoncentrációja (általában NaCl) és az oldott ásványi anyag 
tartalma az édesvizeknél lényegesen nagyobb. Néhány esetben, kialakulnak ún. 
alkalikus sós tavak, amelyek magas karbonát tartalmúak: ezeket szikes vizekként 
emlegetik (HAMMER, U.T. 1986). A szikes vízterek a világ legproduktívabb vizes 
élőhelyei közép tartoznak (GRANT, W.D. 1992; DUCKWORTH, A.W. et al. 1996). 
Létrejöttükhöz bizonyos éghajlati és geológiai feltételek szükségesek, pl. a 
csapadék mennyiségét meghaladó párolgás. Néhány sós tó az ősi tengeri sóágyak 
oldataként jött létre, de ezek kevésbé gyakoriak (HAMMER, U.T. 1986; GRANT, W.D. 
1992; DUCKWORTH, A.W. et al. 1996). 
Megkülönböztethetünk állandó és ideiglenes sós tavakat. A legtöbb sós tó kicsi 
és sekély, és sokszor tiszavirág életűek (HAMMER, U.T. 1986). Az állandó, mély sós 
tavak sótartalma valamint vízszintje csak kis mértékben ingadozik az év során, szemben 
az ideiglenes sós tavakkal, amelyek sótartalma 50 g/L-től 300 g/L-ig változhat, nagy 
vízszint ingadozások kíséretében (RAFFERTY, J.P. 2011).  
A sós tavak ionkoncentrációja esetenként eltérő lehet. HAMMER, U.T. (1986) a 
tavakat sótartalmuk alapján öt szalinitási kategóriába sorolta: 0,5 g/L alatt édesvíz, 0,5-3 
g/L között szubszalin, 3-20 g/L között hiposzalin, 20-50 g/L között mezoszalin és 50 
g/L feletti sótartalom esetén a hiperszalin kifejezést használta. A legutóbbi kategória a 
tengernél is sósabb vizeket foglal magába. A Kaszpi-tenger sókoncentrációja körülbelül 
12 g/L, amely egyharmada a tengervíz sótartalmának, a romániai Tarzan-tó a 
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 tengervízzel közel azonos koncentrációval (32 g/L) rendelkezik, azonban léteznek ettől 
sokkal sósabb tavak is (HERDENDORF, C.E. 1982; KERESZTES, Z.G. et al. 2012). 
 
 
2.1.1. Erdélyi sós tavak 
 
A bádeni időszakban (középső miocén) egy vastag sóréteg alakult ki az Erdélyi-
medencében. Ebben az időben a medence kezdett elkülönülni a Paratethysis-óceántól, 
így megkezdődött a nagy tisztaságú sótömeg (NaCl) leülepedése. Ma itt egyetlen, 
konkáv alakú sóréteg található meg, különböző mélységben és vastagságban (néhány 
métertől több száz m-ig, átlagosan 250-300 m) (KERESZTES, Z.G. 2012). 
Az Erdélyi-medencében a hatalmas mennyiségű só miatt számos sóbányát 
létrehoztak, amelyek legtöbbje valamely település mellett helyezkedik el. Az utóbbi 
évszázadban ezek a sós tavak legtöbbször egy elhagyatott sóbánya összeomlásával és 
elárasztásával alakultak ki. Általában ezeknek a tavaknak a felszíne viszonylag kicsi 
(380-12100 m2), viszont mélységük (12-127 m) elég nagynak számít (ALEXE, M. 2010). 
E tavak népszerű fürdőzőhelyként is funkcionálhatnak, azonban az emberi hatás nélkül 
ún. meromiktikus (állandó rétegzettség) tulajdonsággal bírnak. Jelenleg az Erdélyi-
medencében körülbelül negyven sós tó található (KERESZTES, Z.G. et al. 2012). 
A 19. század második felében Szovátán egy legelő a só intenzív oldódása miatt 
beomlott, majd két édesvízi patak feltöltötte azt: így jött létre a Medve-tó, amely a 
medvebőr alakjáról kapta a nevét. A Medve-tavon egy nagyon érdekes jelenség 
figyelhető meg, az ún. helotermia: a tóban kettős rétegződés figyelhető meg, a 
hőmérséklet 2 m-től lefelé növekszik, akár elérheti az 50°C-ot is. Ez egy nagyon ritka 
jelenség, mert számos tényező kell a kialakulásához, például a befolyó édesvíz, amely 
hő záróréteget képez a tó felszínén, továbbá a növekvő sótartalom a felszíntől a 
mélyebb rétegekig (ALEXE, M. 2010; KERESZTES, Z.G. 2012). 
Tordán a sós tavak kialakulása összefügg a só kitermeléssel. A tordai Tarzan-tó 
egy nagy sóbánya helyén található. Ennek a tónak a mélysége 1911-ben 19 m volt, 
2005-ben már csak 10 m-t mértek. A vízszint csökkenése főként az elzáródásnak és a 
szivattyúzásnak köszönhető, amit a tavaszi olvadásból származó csapadékok nem 
tudnak pótolni a tó elhelyezkedése miatt (KERESZTES, Z.G. 2012). 
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 2.1.2. Duna-Tisza közi szikes vizek 
 
Magyarország a szikes vizekben leggazdagabb terület Európában (VÖRÖS L. et 
al. 2009). Hazánkban két nagykiterjedésű szikes tó van, a Velencei-tó és a Fertő tó, 
viszont a szikes vízterekbe az Alföldön található sekély, esetenként időszakos állóvizek 
is beletartoznak (BOROS E. 2002; BOROS E.–VÖRÖS L. 2010). Éppen ezért a „tó” 
megnevezés hibás, tudományos értelemben az Alföldön található szikes tavainkat nem 
lehet valódi tavaknak tekinteni, mert a vízmélység és a környezeti jellemzők alapján 
nem különíthető el a parti (litorális) öv és a nyílt vízi (pelágikus) tájék  
(BOROS E. 2002). 
A szikes tavakban található sziksó vagy természetes szóda (nátrium-karbonát, 
Na2CO3) az időszakos kiszáradáskor fehér anyagként csapódik ki a felszínen 
(DUCKWORTH, A.W. et al. 1996). Hazánkban a szódát sziksógyárakban hasznosították, 
továbbá a szikes víz és iszapja gyógyhatása miatt is ismeretes (VÖRÖS L. et al. 2009). 
Kialakulásuk és eltűnésük kőzettani, éghajlati, vízföldtani és antropológiai hatások 
sajátságos egymásra hatásának köszönhető (GRANT, W.D. 1992; BOROS E. 2002; 
SÜMEGI P.–SZILÁGYI G. 2010). 
A Duna-Tisza közi fehér vizű szikes tavak nagyon különlegesnek számítanak 
(hidrológiai és algológiai szempontból is, SOMOGYI B. et al. 2009/a), ezért ex lege 
védettek. A természetvédelmük érdekében megalkotott 1996. évi LIII. törvényben a 
róluk szóló definíció a következő: „A szikes tó olyan természetes vagy természetközeli 
vizes élőhely, amelynek medrét tartósan vagy időszakosan legalább 600 mg/liter 
nátrium kation dominanciájú oldott ásványi anyag tartalmú felszíni víz borítja, illetve a 
területén sziki életközösségek találhatók.” (BOROS E.-VÖRÖS L. 2010). 
Szikes tavaink limnológiai karakterisztikuma a rendkívül nagy szerves anyag 
tartalom (58-154 mg/L között változik, ehhez képest a Kis-Balaton vize ritkán haladja 
meg a 20 mg/L-t), amelynek ökológiai következménye még nem teljesen ismert (VÖRÖS 
L.–BALOGH V.K.–BOROS E. 2005). 
A szikes tavakat többféleképpen is lehet csoportosítani. Korábban a 
magyarországi szikes vizeket alapkőzet szerint sorolták több altípusba: az első a 
mészben szegény Tiszántúli szikes tavak, a második a meszes-lúgos Duna-Tisza közi 
szikes tavak, valamint Bodrog-Zagyva-Tisza és Dunántúl szikes tavai, amelyek 
napjainkra már eltűntek (VÖRÖS L. et al. 2009).  
6 
 BOROS E.–VÖRÖS L. (2010) az általuk vizsgált szikes vizek esetében alábbi 
csoportokat határozták meg a domináns ionok és azok aránya alapján: a szikes 
alaptípust (Na+; HCO3
-), és két altípusát ennek (Na+; HCO3
->Cl- és Na+>Mg+;  
SO4
2->HCO3
->Cl-). 
A szikes vizek színük alapján két csoportba oszthatóak. Az egyik az ún. „fehér 
szikes vizek”, amelyekre nagymértékű turbiditás (zavarosság) és az aljzaton való 
piszkosfehér színű karbonát-mésziszap felhalmozódás jellemző (BOROS E. 2002). A 
fehér vizű szikes tavak turbiditása magyarázható a tómedret övező, szélvédő, sűrű 
mocsári növényzet hiányával, mivel ebben az esetben a szél hatása jobban érvényesül 
(VÖRÖS L.–BALOGH V.K.–BOROS E. 2005). A másik az ún. „fekete tavak”, amelyek 
tulajdonképpen a fehér szikes víz feltöltődésével, iszaposodásával jön létre. Ezeknek a 
sárgásbarna színét a lúgos kémhatásra feloldódott, lebegő szerves anyagok okozzák 
(BOROS E. 2002).  
Az általam vizsgált minta a Zab-szék vízéből származik, amely a fehér vizű 
szikes tavak csoportjába tartozik (VÖRÖS L.–BALOGH V.K.–BOROS E. 2005). 
 
 
 
2.2. A pikofitoplankton jellemzői, elterjedése és diverzitása 
 
A pikocianobaktériumokat és pikoeukarióta algákat egyaránt magában foglaló 
fotoautotróf pikoplanton (autotrophic picophytoplankton – APP) fontos szerepet tölt be 
a globális ökoszisztémában. A pikoalgákként is emlegetett, apró, vízben lebegő 
élőlények jellemzője, hogy méretük kisebb, mint 2 μm, és fényenergiát hasznosítva 
képesek szén-dioxidból szerves vegyületek előállítására (SIEBURTH, J.MC.N. 
SMETACEK, V.–LENZ, J. 1978; STOCKNER, J.G.–ANTIA, N.J. 1986). Egyes szerzők 
értelmezésében a pikoalgák átmérőjének felső mérethatára kitolódik 3 μm-re 
(STOCKNER, J.G.–ANTIA, N.J. 1986; VÖRÖS, L. 1991; MALINSKY-RUSHANSKY, N. 
BERMAN, T.–DUBINSKY, Z. 1995). 
A vizes élőhelyek nagy részében az elsődleges termelés jelentős hányadáért ők 
felelősek, ezáltal igen nagy jelentőségük van az élővilág anyagforgalmában  
(CALLIERI, C. 2007). Képviselőik előfordulnak kontinentális édes és  
sós vizekben, nyílt tengerekben és óceánokban egyaránt (RAVEN, J.A. 1998;  
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 AHLGREN, N.A.–ROCAP, G. 2012).  
A pikoalgák számos tulajdonsága összefügg a testméretükkel, ezért, bár 
taxonómiai szempontból rendkívül változatosak lehetnek, a csoport elkülönítése a többi 
planktonikus élőlénytől megalapozható. A kedvező felület-térfogat arányuk miatt jobb 
fényhasznosítási képességekkel rendelkeznek, mint a nagyobb méretű algák. A 
pikoalgák sejtfenntartásához kevesebb energia szükséges, ezért több energia jut a 
szaporodásukra. A kis méretük miatt nagyobb hatásfokkal képesek  
felvenni a tápanyagokat, és az eufotikus zónából is kevesebb eséllyel ülepednek  
ki. (RAVEN, J.A. 1998) 
Az APP sajátságos szezonális dinamikát mutat a mérsékelt éghajlati övben: a 
melegebb időszakban a pikocianobaktériumok, a hidegebb időszakban a pikoeukarióta 
algák dominálnak (MÓZES, A.–PRÉSING, M.–VÖRÖS, L. 2006; SOMOGYI, B. et al. 
2009/a; 2009/b). Az alacsonyabb hőmérséklet és fényhiányos viszonyok miatt a 
befagyott tavakban a fizikai, kémiai és biológiai folyamatok lényegesebben lassabbak, 
ezért a nyári időszaktól eltérő algaközösség alakul ki bennük. Tehát, a környezeti 
hatások döntően meghatározzák a pikoalga genotípusok mennyiségi viszonyait 
(SOMOGYI B. et al. 2009/a; FELFÖLDI T. et al. 2010/b). 
SOMOGYI, B. és munkatársai (2009/b) a pikoeukarióták téli dominanciájára 
keresték a választ, úgy, hogy a pikoeukarióták és a pikocianobaktériumok 
fotoszintézisének hőmérséklet és fényfüggését vizsgálták. Azt tapasztalták, hogy 15°C-
os hőmérséklet alatt a vizsgált pikoeukarióta törzs fotoszintetikus aktivitása nagyobb és 
a fényhasznosítása is jobb volt a pikocianobaktérium törzshöz képest, így a 
pikoeukarióta algák számára ezen tulajdonságuk előnyt biztosít a téli, hidegebb 
időszakban. Ennek ellenére télen ugyan alacsonyabb számban, de jelen vannak a 
cianobaktériumok is, a nyári időszakban viszont teljesen kiszorítják a pikoeukarióta 
algákat. 
A mikrobiális élet szempontjából a sós tavak extrém közegnek számítanak, 
viszont az itt élő pikoalgák (cianobaktériumok és zöldalgák egyaránt) ún. halofil 
mikroszervezetek, amelyek képesek megküzdeni a nagy sótartalom okozta ozmotikus 
stresszel (ROTHSCHILD, L.J.–MANCINELLI, R.L. 2001).  
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 2.2.1. Pikoeukarióta algák 
 
Tengerekből és óceánokból már legalább 71 [Cryptophyta (1), Haptophyta (10), 
Chlorophyta (23), és Heterokontophyta (38)] pikoeukarióta alga fajt leírtak (VAULOT, 
D. et al. 2008). Az édesvízi eukarióta pikoalgákról sokkal kevesebbet tudunk. Régen 
Chlorella-szerű vagy Nannochloris-szerű kládokba sorolták őket, azonban kimutatták, 
hogy ezek polifiletikus csoportok (HENLEY, W.J. et al. 2004). A leggyakoribb, 
kontinentális vizekben előforduló egysejtű pikoeukarióta alga nemzetségek 
(Mychonastes, Pseudodictyosphaerium, Chlorella, Choricystis, Marvania, Meyerella, 
Nannochloris, Parachlorella, Picochlorum) közül hazánk szikes vizeiben 
leggyakrabban Mychonastes, Choricystis nemzetségek tagjait izolálták. Nemrégiben 
Duna-Tisza közi szikes tavakból (Böddi-szék, Zab-szék) kimutattak egy új 
pikoeukarióta alga taxont, a Chloroparva nemzetséget is. (SOMOGYI B. et al. 2012). 
A fotoautotróf pikoalgák meghatározó szerepet töltenek be Magyarország sekély 
szikes tavai életében. A baktérium méretű algákra először 1991-ben SCHMIDT, A. hívta 
fel a figyelmet. Az első ízben tájékozódó jelleggel vizsgált hét víztér mindegyikében 
találtak APP-t (VÖRÖS L.–BALOGH V.K.–BOROS E. 2005).  
 A szikes tavaink sok esetben extrémen hipertrófak, amely azt jelenti, hogy 
nagymértékű szerves anyag termelés jellemző rájuk, ahol a piko-méretű algák teszik ki 
a fitoplankton lényeges, sőt akár teljes részét. Ezzel megcáfolják azt az általános 
jelenséget, amely szerint a trofitás növekedésével a pikoalgák részesedése csökken a 
fitoplankton tömegéből és produkciójából (VÖRÖS L.–BALOGH V.K.–BOROS E. 2005). 
Valószínűsíthető, hogy a szikes tavainkban levő magas turbiditás okozta fényhiány 
kompetitív előnyt jelent a pikoalgák számára a kedvező felület/térfogat arányuk miatt 
(VÖRÖS L.–BALOGH V.K.–BOROS E. 2005).  
A pikoalgák képesek hatalmas mértékű vízvirágzást okozni a mérsékeltövi 
tavakban. 2006-ban regisztrálták a kiskunsági szikes vizekben az irodalomban közölt 
legnagyobb pikofitoplankton sejtszámokat, a pikoeukarióták (1,08*108 sejt/mL a 
szabadszállási Büdös-székben, SOMOGYI, B. et al. 2009/b) és a pikocianobaktériumok 
esetében is (1,03*108 sejt/mL a Zab-székben, VÖRÖS L.–BALOGH V.K.–BOROS E. 
2005). 
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 2.2.2. Pikocianobaktériumok 
 
A szabadon élő Synechococcus pikocianobaktériumok és közeli rokonai a 
Prochlorococcusok a nyílt tengerekben és óceánokban végbemenő elsődleges termelés 
jelentős részéért (akár 80%) felelősek, így a szén-ciklusban való részvételük globális 
fontossága miatt a kutatók egyre nagyobb érdeklődést mutatnak irántuk (FULLER, N.J. et 
al. 2003; AHLGREN, N.A.–ROCAP, G. 2012). A Prochlorococcus nemzetség 
monofiletikus, és csak tengerekben és óceánokban találhatóak meg, a Synechococcus 
nemzetség azonban polifiletikus (ROCAP, G. et al. 2002).  
A tengeri Synechococcusok fikobiliszómájának fő antenna pigmentje a 
fikoeritrin (PE), amelyekhez jellemzően a fikoeritrobilin (PEB ~ 550 nm) és 
fikourobilin (PUB ~ 495 nm) kromofórok kapcsolódnak. Az eltérő hullámhosszú 
fényhez való alkalmazkodás másfajta PEB és PUB arányt fog kialakítani, amely 
meghatározza a fikobiliszóma fényabszorpciós hatékonyságát. Egyes törzsek azonban 
képesek kromatikus adaptáció lévén ezeknek a kromofóroknak az egymáshoz 
viszonyított arányát megváltoztatni a környezeti feltételeknek megfelelően (ROCAP, G. 
et al. 2002). Kontinentális vizekben a fikoeritrin pigment-dominanciájú sejtek mellett 
előfordulnak a víz alatti fényviszonyoktól függően a kizárólag fikocianint (PC) 
tartalmazó pikocianobaktériumok is (VÖRÖS, L. et al. 1998). 
A Synechococcusok ökológiailag és filogenetikailag is diverzek. Előfordulnak 
tehát kontinentális édes és sós vizekben is, azonban ezeket az óceáni és tengeri 
társaiktól eltérő filogenetikai csoportokba (kládokba) sorolják (ROCAP, G. et al. 2002; 
CROSBIE, N.D.–PÖCKL, M.–WEISSE, T. 2003; CASTENHOLZ, R.W.–NORRIS, T.B. 2005; 
FELFÖLDI, T. et al. 2011/b).  
A Synechoccocusoknak már több mint 16 tengeri kládját leírták. A kládok 
elkülönítésének alapja a DNS szekvenciájuk. Sok esetben az egyes kládokban a 
képviselők elkülönítő bélyegekkel is rendelkeznek (pl. II. klád tagjai inkább a felszíni 
vizekben élnek, a III. klád tagjai mozgásképességgel rendelkeznek, a VI. klád tagjai 
fikourobilin tartalmúak, a XV. klád tagjai gyakran mutatnak kromatikus adaptációt) 
(AHLGREN, N.A.–ROCAP, G. 2012). Kontinentális kládokból már legalább ugyanennyit 
leírtak. Magyarországon a kontinentális kládba tartozó Synechococcusok közül szikes 
vizekben és a Balatonban mutattak ki néhány képviselőt (FELFÖLDI, T. et al. 2009; 
2011/a; 2011/b).   
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 2.3. A pikoalgák vizsgálatának módszerei 
 
Kezdetben az APP mennyiségi, minőségi viszonyait és szerepüket 
tanulmányozták a vizes élőhelyek anyagforgalmában, továbbá azok szezonális 
dinamikáját vizsgálták. Napjainkra a taxonómiai-filogenetikai kutatások kerültek 
előtérbe (CALLIERI, C. 2007; AHLGREN, N.A.–ROCAP, G. 2012). 
  
 
1. ábra: A pikoalgák három fő típusa a sejtek autofluoreszcenciája alapján epifluoreszcens 
mikroszkóppal. (a: kékesibolya gerjesztőfény, b: zöld gerjesztőfény, fehér nyilak: pikoeukarióta algák, 
zöld nyilak: PC-, piros nyilak: PE-pigment-dominanciájú pikocianobaktériumok;  
Somogyi Boglárka felvételei) 
 
A pikoalgák azonosítása kis méretüknek és az alaktani változatosság hiányának 
köszönhetően sok esetben problémákkal jár (HENLEY, W. J. et al. 2004). Az 
epifluoreszcens mikroszkóppal és áramlási citometriával ugyan meg lehet számlálni a 
pikoalgákat, de ezekkel a módszerekkel csak három főcsoport különíthető el a sejtekben 
megtalálható pigmenteknek megfelelően (1. ábra): PE- és PC-pigment-dominanciájú 
pikocianobaktériumok, ill. pikoeukarióta algák (MACISAAC, E.A.–STOCKNER, J.G. 
1993). Így, a klasszikus mikroszkópos technikák nem elegendőek a pikoalgák 
taxonómiai identifikációjához. 
A pikoalgákat a korábbi klasszikus izolálási technikákkal, morfológiai és 
ultrastrukturális tulajdonságaik, pl. a sejtek mérete, alakja, sejtosztódás típusa 
(pikoeukariótáknál: kettéosztódás, bimbózás, autosporuláció; 2.-3.-4. ábra), a sejtek 
belső struktúrái és a sejtfal szerkezete, egyes alkotórészek vagy enzimek jelenléte vagy 
hiánya alapján próbálták rendszerezni (HENLEY, W.J. et al. 2004; SOMOGYI B. et al. 
2009/a; FELFÖLDI T. et al. 2010/b). 
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2. ábra: A Nannochloris bacillaris zöldalga kettéosztódása (YAMAMOTO, M. et al. 2007) 
 
 
3. ábra: A Marvania geminata zöldalga bimbózása (YAMAMOTO, M. et al. 2007) 
 
 
4. ábra: A Chlorella vulgaris zöldalga autosporulációja (YAMAMOTO, M. et al. 2004) 
 
A technika fejlődésével a molekuláris filogenetikai módszerek (DNS szakaszok 
összehasonlító bázisorrend elemzése) alkalmazása bebizonyította, hogy több taxonómiai 
kategória nem állja meg a helyét a morfológiai bélyegek osztályozása alapján. A 
klasszikus rendszerezés nem veszi azt figyelembe például, hogy számos alaktani 
jellemző környezeti hatás miatt alakul ki (FELFÖLDI T. et al. 2010/b). 
A nagyon egyszerű felépítésű, többnyire gömb alakú pikoeukarióta algákat 
morfológiai alapon két csoportba, a Nannochloris és Chlorella nemzetségbe sorolták be. 
A molekuláris filogenetikai elemzéseknek köszönhetően kiderült, hogy ezen 
csoportosítás polifiletikus, ezért nem állja meg a helyét (KRIENITZ, L.-BOCK, C. 2012). 
A mikroszkopikus méretű algák nukleinsav alapú azonosításánál közösségi 
minták esetében alkalmazhatnak denaturáló gradiens gélelektroforézist (DGGE), 
kvantitatív (real time) PCR-t, ’dot blot’ és fluoreszcens in situ hibridizációt, továbbá 
klónozást és a klónok összehasonlító bázissorrend elemzését is (FELFÖLDI T. et al. 
2010/b).  
A pikoeukarióta algák rendszerezése leggyakrabban molekuláris genetikai 
módszerek segítségével, a 18S rDNS (riboszómális RNS kis alegységét kódoló gén a 
sejtmagban) szekvencia alapján történik, amelyeket kiegészíthetik más gének 
vizsgálatával pl. az ITS (riboszómális RNS gének közötti nem kódoló régió), és a rbcL 
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 (a RuBisCO nagy elegységét kódoló gén) szekvenciájával. (SOMOGYI B. et al. 2009/a; 
FELFÖLDI T. et al. 2010/a) 
A pikocianobaktériumokat általában a 16S rDNS (riboszómális RNS kis 
alegységét kódoló gén) szekvencia alapján rendszerezik. Ezeket, a pikoeukarióták 
molekuláris vizsgálatához hasonlóan, szükségszerűen kiegészíthetik más gének/DNS 
szakaszok vizsgálatával, pl. az ITS (riboszómális RNS operon nem kódoló régiója, 5. 
ábra), a narB (nitrát-reduktáz), ntcA (nitrogén regulátor gén), rpoC1 (RNS polimeráz 
alegysége), cpeB (fikoeritrin gén) és cpcBA-IGS (fikocianin operon) szekvenciájával, 
stb. (AHLGREN, N.A.–ROCAP, G. 2012). 
 
 
5. ábra: A Synechococcusok riboszómális operonjának szerkezete. Az ábra nem méretarányos. 
 
A molekuláris biológiai elemzések lévén már számos értékes információ látott 
napvilágot, de a nukleinsav szekvencia adatbázisok még nem teljesek, továbbá nem 
állnak mindig rendelkezésre megfelelő specifitású módszerek (VAULOT, D. et al. 2008; 
FELFÖLDI T. et al. 2010/b). 
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 3. Célkitűzés 
 
 
A pikoalga szervezetek tömegesek lehetnek Magyarország szikes vizeiben 
(SOMOGYI, B. et al. 2009/b). Az utóbbi évek vizsgálatai azt mutatták, hogy a pikoalgák 
Erdély sós tavaiban is nagy mennyiségben fordulhatnak elő (KERESZTES Z.G. 2012).  
Erdély sós tavainak alga közössége kevéssé tanulmányozott. IONESCU, V. és 
munkatársai (1998) ugyan klasszikus mikroszkópiával 23 tavat megvizsgáltak, ahol 116 
planktonikus és bentikus alga taxont találtak, amelynek nagy része kovaalga volt; 
továbbá 23 cianobaktérium és 15 zöldalga taxont mutattak ki. A pikoalgákról viszont 
nem sok adat áll rendelkezésre (KERESZTES Z.G. et al. 2012).  
Ezzel szemben a magyarországi szikes vizek kutatása nagy múltra tekint vissza e 
területek természeti értékeinek és adottságainak köszönhetően, azonban itt a 
pikoeukarióta algák részletes taxonómiai összetételéről nem sok információ áll 
rendelkezésünkre (főként tenyésztéses adatok, SOMOGYI B. et al. 2009/b, 2011, 2012). 
Valószínűleg azért, mert a pikoeukarióta algák a hidegebb időszakban dominálnak, 
csakhogy a tél a tudomány számára egy inaktívabb időszakot jelent.  
A dolgozatomban a Kárpát-medence pikoalga közösségéhez kapcsolódó két 
különleges, általunk – a terepi és mikroszkópos előzmények alapján – érdekesnek talált 
jelenséget vizsgáltunk meg.  
Kíváncsiak voltunk arra, hogy: 
1. 2010. áprilisában a Medve-tóban és 2011. februárban a Tarzan-tóban milyen 
pikocianobaktérium közösség volt jelen, ugyanis előzetes vizsgálatok eredményei azt 
mutatták, hogy a pikofitoplanktont főleg nyílt tengeri és óceáni vizekben élő 
Synechococcus klád tagjai alkották (KERESZTES Z.G. 2012). 
2. A 2012. februárjában Zab-székben regisztrált, egyik rekord méretű téli 
algavirágzást milyen fajok okozhatták, vajon új taxonok felelősek-e a rendkívüli 
jelenség kialakulásáért? 
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 4. Anyagok és módszerek 
 
 
4.1. Mintavételi helyek és helyszíni adatok 
 
Az egyik sós tavi minta a tavaszi Medve-tóból (N46°35’, E25°04’), a másik a 
téli Tarzan-tóból (N46º34’, E23º49’), a szikes vízminta a téli Zab-székből (N46°50’, 
E19°10’) származik (6. ábra). Közös jellemzőjük, hogy a mintavételeknél magas 
pikoalga sejtszámot észleltek (1. táblázat). A Zab-széki mintavétel külön érdekessége, 
hogy a 6 cm-es vastagságú befagyott jeget még 11 cm-es hótakaró fedett be, azonban ez 
alatt zöld színű volt a víz, mint egy nagyon sűrű algatenyészet (7. ábra).   
 
 
6. ábra: Mintavételi helyszínek 
 
A mintavételt, a fizikokémiai és a mikroszkópos vizsgálatokat Keresztes Zsolt 
Gyula (Babeş-Bolyai Tudományegyetem, Kísérleti Biológiai Tanszék, Kolozsvár), 
Hegyi Anna (Eötvös Loránd Tudományegyetem, Mikrobiológiai Tanszék, Budapest), 
Máthé István (Sapientia Erdélyi Magyar Tudományegyetem, Biomérnöki Tanszék, 
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 Csíkszereda), Somogyi Boglárka és Vörös Lajos (Magyar Tudományos Akadémia, 
Balatoni Limnológiai Intézet, Tihany) végezték el (8. ábra).  
 
  
 
víztest neve 
mintavétel 
ideje 
vízmélység 
(m) pH 
Ta 
(°C) 
DOb 
(mg/L) 
Chlc 
(μg/L) 
PC ABd 
(104 sejt/mL) 
PEU ABe 
(104 sejt/mL) 
Medve-tó 2010. 04. 30. 2,0 7,9 26,8 2,8 17,2 113,8 n.d.f 
Tarzan-tó 2011. 02. 08. 2,5 7,3 8,2 2,1 9,0 44,1 5,4 
Zab-szék 2012. 02. 15. 0 9,6 -0,5 19,1 1039 n.d.f 6266 
1. táblázat: A vizsgált minták főbb jellemzői. (a: hőmérséklet, b: oldott O2 tartalom, c: klorofill koncent-
ráció, d: pikocianobaktérium abundancia, e: pikoeukarióta alga abundancia, f: nem detektált) 
(Forrás: PÁLFFY, K. et al. 2014, Keresztes Zsolt Gyula, szóbeli közlés) 
 
 
 
4.2. A pikoalgák DNS-alapú azonosítása 
 
A vízmintákból a közösségi DNS az UltraClean Water DNA Isolation Kit 
(MoBio Laboratories) segítségével lett kivonva a gyártó utasításainak megfelelően.  
 
Vízminta Felszaporítandó régió DNS szakasz hossza (bázispár) 
Medve-tó és Tarzan-tó ITS-1 2500*  
Zab-szék 18S rDNS 1100 
2. táblázat: A felszaporítandó DNS-ek (*: a primerek által közrefogott régió mérete) 
 
A felszaporítani kívánt DNS szakaszokat (2. táblázat) polimeráz láncreakció 
(PCR) segítségével enzimatikusan felsokszorosítottam (amplifikáltam). Az alkalmazott 
7. ábra: Zab-széki zöldalga virágzás  
(Vörös Lajos felvétele) 
8. ábra: Mintavétel a Tarzan-tó jegén.  
(Keresztes Zsolt Gyula felvétele) 
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 reagenseket a 3. táblázat és a primereket ill. a reakció paramétereit a 4. táblázat 
tartalmazza. Az amplikonok méretének és mennyiségének ellenőrzése elektroforézissel 
történt (20 perc, 100 V-on, TBE pufferben). Az általam használt 1 (m/V)%-os agaróz 
gélben a GR Safe DNS festékkel (Innovita) megfestett DNS-t áteső UV fényben 
detektáltam.  
  
mennyiség (µL), adalékanyag   
27,0 dH2O 
10,0 dNTP (1mM, dATP, dCTP, dGTP, dTTP; Fermentas) 
5,0 Taq puffer (750mM Tris-HCl, 200mM (NH4)2SO4, 1% Tween 20, Fermentas) 
4,0 MgCl2 (25mM, Fermentas) 
2,0 Taq polimeráz (1U/µL, Fermentas) 
0,5 primerek (3,25*10-8mM, Integrated DNA Technologies) 
1,0 templát DNS 
3. táblázat: Az alkalmazott PCR összetétele (50μL reakció-térfogat esetén) 
 
 
primer Referencia primer bázissorrendje 5'-3' PCR specifitás hőprofil 
340 
LALOUI, W. et al. 
(2002) 
CTC TGT GTG CCT AGG TAT CC 
Pikocianobaktérium 
ITS 
(csak 
szekvenáláshoz) 
16S-1247f 
ROCAP, G. et al. 
(2002) 
CGT ACT ACA ATG CTA CGG 
Pikocianobaktérium 
16S/ITS-1/23S 
fragmentum 
98°C 5 perc;  
32 ciklus:  
94°C 1 perc, 
52°C 1 perc, 
72°C 3 perc; 
72°C 30 perc 
23S-1608r 
ROCAP, G. et al. 
(2002) 
CYA CCT GTG TCG GTT T 
Euk328f 
MOON-VAN DER 
STAAY, S.Y. et al. 
(2000) 
ACC TGG TTG ATC CTG CCA G 
Chlorophyta 
95 °C 2 perc;  
32 ciklus:  
94 °C 45 mp,  
55 °C 1 perc,  
72 °C 1,5 perc;  
72 °C 10 perc 
Chlo02r ZHU, F. et al. (2005) CTT CGA GCC CCC AAC TTT C 
M13F 
SAMBROOK, J.– 
RUSSELL, D.W. 
(2001) 
GTA AAA CGA CGG CCA GT 
klónozó vektor 
95°C 3 perc;  
32 ciklus: 
95°C 30 mp,  
52°C 30 mp,  
72°C 1 perc; 
72°C 10 perc 
M13R 
SAMBROOK, J.– 
RUSSELL, D.W. (2001) 
alapján módosítva 
GGA AAC AGC TAT GAC CAT G 
4. táblázat: Az alkalmazott PCR és szekvenáló primerek ill. jellemzőik 
 
A klónozást és a bázissorrend elemzéseket megelőzően a PCR termékeket EZ-10 
Spin Column PCR Product Purification Kit (Bio Basic) segítségével tisztítottam meg a 
gyártó leírását követve. A klónkönyvtár készítést a kék-fehér szelekción alapuló pGEM-
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 T és pGEM-T Easy Vektor System-mel (Promega) végeztem el. A kék-fehér szelekció 
során sikeres ligálás esetén a PCR során felszaporított DNS szakasz (inzert) a vektorban 
található LacZα génbe épül be, amellyel a gén funkcióját inaktiválja. A LacZα a β-
galaktozidáz expressziójáért felelős a sejtben, amely X-galt (kék színű molekulával 
kovalensen kötött 5-bromo-4-kloro-3-indolil-β-D-galaktopiranozid) képes bontani kék 
színű terméket (5-bromo-4-kloroindol) eredményezve. A β-galaktozidáz expressziót 
IPTG-vel (izopropil-β-D-1-tiogalaktopiranozid) serkentik. A transzformált kompetens 
sejteket X-galt, IPTG-t és ampicillint tartalmazó táptalajra szélesztettem, majd 
inkubáltam 1 napon keresztül 37°C-on. Az ampicillin egy antibiotikum, amely hatására 
a vektort nem tartalmazó sejtek képtelenek növekedni, viszont a transzformált sejtek 
szaporodása (a vektor beleépült) a vektoron levő ampicillin-rezisztencia gén miatt 
lehetséges. Az inzertet tartalmazó vektorokban nem működött a β-galaktozidáz enzim, 
ezért ezek fehér színű telepeket mutattak, míg az inzertet nem tartalmazó klónokat a kék 
színű hasítási termék jelenléte mutatta. Az inzertet tartalmazó klónok DNS 
amplifikációja két lépésben, először M13 primerpárral (SAMBROOK, J.–RUSSELL, D.W. 
2001), majd a klónozás előtti PCR során használt primerekkel történt. Az így kapott 
DNS fragmenteken restrikciós emésztést végeztem, az erdélyi vízminták esetében Alu1 
és Hin6I, a Zab-széki vízminta esetében Csp6I és a Hin6I endonukleázok (Fermentas) 
felhasználásával a DNS-t és az 5. táblázatban található anyagok keverékét 3 órán 
keresztül, 37°C-on inkubáltam. Ezt 80 perces elektroforézis követte 80V-on,  
2 (m/V)%-os agaróz gélben.  
 
mennyiség (µL), adalékanyag 
9,7 DEPC kezelt víz 
2,0 Puffer 
0,3 Enzim 
8,0 PCR termék 
5. táblázat: Restrikciós emésztés összetétele. 
 
A restrikciós mintázatok alapján kiválasztott klónok szekvenálását M13 
(SAMBROOK, J.–RUSSELL, D.W. 2001) primerrel, továbbá az erdélyi klónokon ezen 
kívül a 340 (LALOUI, W. et al. 2002) primerekkel is végeztem. A szekvenáló reakciót és 
a kapilláris elektroforézist a Biomi Kft (Gödöllő, Magyarország) és a LGC Genomics 
(Berlin, Németország) végezte. A kromatogramokon a Chromas program 
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 (Technelysium) segítségével az automatikus leolvasás hibáit manuálisan korrigáltam. A 
szekvenciákat a BLAST programmal (ALTSCHUL, S.F. et al. 1997) a GenBank DNS-
adatbázissal hasonlítottam össze. A kiméra (plazmid vektorban készült rekombináns 
DNS) szekvenciákat Mothur (SCHLOSS, P.D. et al. 2009) használatával eltávolítottam. A 
filogenetikai analízist a MEGA 5 szoftver segítségével végeztem el (TAMURA, K. et al. 
2011). 
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 5. Eredmények 
 
 
5.1. Pikocianobaktériumok az erdélyi sós tavakban 
 
A tordai Tarzan-tó és szovátai Medve-tó sós vizéből származó mintákat az ITS-1 
szekvencia szakasz alapján dolgoztam fel. A klónozás a Tarzan-tó esetben 150 (ebből 
141 Synechococcus), a Medve-tó esetében 151 (ebből 34 Synechococcus) klónt 
eredményezett. A klónok amplifikált PCR termékén elvégzett gélelektroforézis közel 
azonos méretű DNS-eket mutatott. A restrikciós emésztés után jól látszódott, hogy 
mindkét klónkönyvtár esetében egy genotípus meglehetősen domináns volt a többihez 
képest (6. táblázat). A klónok mintázata alapján 3 fő klóncsoportot lehetett elkülöníteni 
a Tarzan-tavi klónok esetében, azonban a Medve-tavi minták esetében csak egy 
klóncsoport volt, amely a Tarzan-tónál is domináns restrikciós mintázatú klónokból állt. 
A szekvenálási eredményeket az 9. ábrán, továbbá a 6. táblázatban szemléltetem.  
 
klón hossz (bp) legközelebbi találat (GenBank azonosító) egyezés (%) 
S112 1049 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 99,09% 
S119 1054 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 98,78% 
S'6 1052 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 98,78% 
S'7 1085 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 98,83% 
S'8 1097 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 99,03% 
S'9 1091 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 98,64% 
Z129 1032 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 98,99% 
Z32 1046 Synechococcus sp. MA0607K (FJ763779) 89,94% 
Z33 1022 Synechococcus sp. MA0607K (FJ763779) 88,55% 
Z69 1046 Synechococcus sp. MA0607K (FJ763779) 89,85% 
Z111 1061 Synechococcus klón TRITSBE01 (FJ849931) 88,44% 
Z70 1070 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 98,71% 
Z81 1050 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 98,82% 
Z84 1031 Synechococcus sp. RS9909 (JF306820) 98,99% 
Z99 995 Synechococcus sp. CB0209 (AY704685) 89,36% 
Z143 1042 Cyanobium sp. Suigetsu-CR5 (AB610889) 89,20% 
6. táblázat: A klón DNS-ek szekvenálásának eredményei a 340 szekvenáló primer esetén.  
(Z – Tarzan-tó, S – Medve-tó klón szekvenciák) 
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● Synechococcus sp. RS9909  
(VIII. klád; Akabai-öböl; FULLER, N.J. et al. 2003; MAZARD, S. et al. 2012) 
● Synechococcus sp. MA0607K  
(Mazurian-tavak, Lengyelország; JASSER, I.–KRÓLICKA, A.–KARNKOWSKA-ISHIKAWA, A. 2011) 
● Synechococcus sp. CB0209  
(CB4. klád; Chesapeake-öböl, USA; CHEN, F. et al. 2006) 
● Cyanobium sp. Suigetsu-CR5 
(Suigetsu-tó, Japán; OHKI, K. et al. 2012) 
● Nem tenyésztett Synechococcus klón TRITSBE01  
(Tucurui gát, Amazónia, DALL'AGNOL, L.T. et al. 2009) 
 
9. ábra: A szekvenált klónok GenBank adatbázisban talált legközelebbi rokonai, azok aránya, 
előfordulása. (340 szekvenáló primer esetén) 
 
A 340 szekvenáló primerrel feldolgozott klónokat filogenetikai (10. ábra) 
elemzés alapján három csoportba lehetett sorolni. Az első csoport az S112, S119, S’6, 
S’7, S’8, S’9, Z70, Z84 és Z129 klónokat tartalmazza, amelyek a Vörös-tengerből leírt 
Synechococcus sp. RS9909 kódjelű törzzsel (FULLER, N.J. et al. 2003) mutatták a 
legnagyobb hasonlóságot (98,64-99,09 %). A második csoport a Z32, Z33, Z69, Z99 és 
Z143 klónokat foglalja magába, és ezek egy lengyel tóból leírt Synechococcus sp. 
MA0607K jelű törzzsel (JASSER, I.–KRÓLICKA, A.–KARNKOWSKA-ISHIKAWA, A. 2011; 
88,55-89,94 %), a Chesapeake-öbölből származó Synechococcus sp. CB0209 (CHEN, F. 
et al. 2006; 89,36 %) és a Suigetsu-tóban élő Cyanobium sp. Suigetsu-CR5 jelű 
izolátummal (OHKI, K. et al. 2012; 89,20%) álltak a legközelebbi rokonságban. Végül a 
Z111 jelű klón az amazóniai Tucurui gát vizéből izolált, egy tenyészetbe nem vont 
Synechococcus klón TRITSBE01 (DALL’AGNOL, L.T. et al. 2009) szekvenciával 
mutatta a legnagyobb hasonlóságot (88,44 %).   
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10. ábra: A Synechococcus szekvenciák filogenetikai elemzése ITS régió alapján, maximum likelihood 
módszerrel, bootstrap analízissel ellenőrizve, az 50% feletti értékek feltüntetésével (378 nukleotid 
alapján). Fekete ponttal a Tarzan-tóból, szürke ponttal a Medve-tóból származó klónok szekvenciáit 
jelöltem.  
 
 
5.2. Pikoeukarióta algák a Duna-Tisza-közi szikes vizekben 
 
A Zab-széki szikes vízből származó mintát a 18S rDNS alapján dolgoztam fel, 
hiszen itt kizárólag pikoeukarióta algák alkották az APP közösséget (1. táblázat, 
PÁLFFY, K. et al. 2014), ezért az eukarióta szervezetekre specifikus PCR-t választottuk. 
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 A klónozás 90 klónt eredményezett. A klónokat első körben vektor-specifikus M13F és 
M13R primerekkel szaporítottam fel. Az amplifikált klónokon elvégzett 
gélelektroforézis három különböző méretű DNS-t mutatott. Ezt újból Euk328F és 
Chlo02R primerekkel történő amplifikálás (nested PCR) követte. A klónokat restrikciós 
emésztéssel csoportosítottam. A restrikciós emésztések eredménye nagyon sokféle és 
változatos csoportok jelenlétét sugallta, hiszen 90 klónból összesen 37-féle 
klóncsoportot lehetett megállapítani. A 37-féle klón nukleotid sorrendjét 
meghatároztam. A szekvenálás eredményeit a GenBank adatbázissal összevetve a 7. 
táblázat szemlélteti. 
A szekvenálási eredmények jelentős számú, nem APP taxonokat is (az összes 
klónhoz képest 74,1 %) kimutatattak, amelyek alacsony hasonlósági értékeket mutattak 
főként a Cercozoa törzsbe tartozó heterotróf eukariótákkal. Azonban, csak a 
Trebouxiophyceae osztály (Chlorophyta) képviselőivel legnagyobb páronkénti 
hasonlóság értékeket mutatott szekvenciákkal végeztem részletes elemezéseket. A  
7. táblázatban zöldalga szekvenciát tartalmazó klóncsoportok kék színnel, ezen belül a 
manuálisan ellenőrzés után kapott megfelelő szekvenciák hasonlósági százaléka 
zölddel, a nem megfelelők sárgával vannak jelölve. Az AV-51-es szekvencia túl rövid 
volt az azonosításhoz. Az AV-59 és AV-84-es klónok kiméra szekvenciákat 
tartalmaztak, ezért ezeket a fához nem használtam. A zöldalga szekvenciák átlagos 
hossza 976 bp volt. A klóncsoportok eloszlása nagyjából egyenletes, nincsen 
egyértelmű dominancia közöttük.  
A feldolgozott zöldalga szekvenciákat a filogenetikai elemzés alapján három 
csoportba lehetett sorolni (11. ábra). Az első csoport az AV-17 és AV-60 klónokat 
tartalmazza, amelyek a Marvania geminata SAG 12.88-cal (96,67-98,15 %) álltak a 
legközelebbi rokonságban. A második csoport az AV-5, AV-12, AV-23, és AV-36 
klónokból állt és a Nannochloris sp. AS 2-10-zel mutatják a legnagyobb hasonlóságot 
(97,42-98,11 %). A harmadik csoport az AV-6, AV-26, AV-62 klónokat foglalja 
magába, és ezek a Chloroparva pannonica-val (ACT 0608, ACT 0622) állnak a 
legközelebbi rokonságban (97,28-97,92 %). A vizsgált pikoeukarióta taxonokat, a 18S 
rRNS gén 97,6 % alatti páros hasonlóság érték esetében már elfogadják új 
nemzetségként (SOMOGYI, B. et al. 2011). 
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 klón 
kódja 
klóncsoport 
aránya (%) 
hossz 
(bp) 
legközelebbi találat 
GenBank 
azonosító 
egyezés 
(%) 
AV-1 1,18  749 NT Cercozoa klón AY620333 89,42  
AV-2 3,53 844 Eudiaptomus graciloides GU067947 99,72 
AV-3 2,35 937 Cercozoa sp. ATCC 50530 HQ121439 92,58 
AV-4 1,18 966 Pirsonia diadema AJ561114 93,14 
AV-5 2,35 955 Picochlorum eukaryotum SAG 55.87 JX235962 97,18 
AV-6 1,18 955 Picochlorum eukaryotum SAG 55.87 JX235962 97,28 
AV-7 2,35 820 Cercozoa sp. ATCC 50530 HQ121439 90,6 
AV-9 1,18 853 Methylibium petroleiphilum PM1 CP000555 81,91 
AV-12 2,35 954 Nannochloris sp. AS 2-10 AY195968 97,7 
AV-13 1,18 497 Vampyrella pendula HE609041 86,52 
AV-16 1,18 567 Marsupiomonas pelliculata JN592593 98,94 
AV-17 1,18 954 Gloeotila sp. JL11-10 AY195976 98,11 
AV-18 1,18 765 Massisteria marina AF174370 89 
AV-23 2,35 1025 Nannochloris sp. AS 2-10  AY195968 96,67 
AV-24 1,18 1033 Pseudomonas aeruginosa  AP012280 79,23 
AV-26 3,53 978 Chlorella minutissima  AB006046 97,42 
AV-27 3,53 1013 NT Cercozoa klón AY620333 91,57 
AV-28 3,53 557 NT Choanoflagellata JN825671 92,39 
AV-29 31,76 968 NT Cercozoa lb9  EU567287 92,79 
AV-34 1,18 972 Gloeotila sp. JL11-10  AY195976 98,15 
AV-36 2,35 979 Nannochloris sp. AS 2-10 AY195968 98,03 
AV-40 4,71 1002 NT Metazoa klón FJ410784 92,27 
AV-42 1,18 985 Cercomonadida KM klón EU647174 90,71 
AV-44 1,18 995 Cercozoa sp. ATCC 50530  HQ121439 92,47 
AV-46 1,18 1010 Pirsonia diadema AJ561114 94,63 
AV-50 2,35 971 Choanoflagellida sp. SL163 klón D10 EF432541 93,35 
AV-51 1,18 609 Picochlorum eukaryotum SAG 55.87 JX235962 98,67 
AV-53 1,18 998 Eimeriidae KM klón EF023584 88,91 
AV-56 1,18 978 NT Cercozoa lb6 EU567286 98,23 
AV-59 2,35 956 Nannochloris sp. ANR-9 AY220081 90,32 
AV-60 2,35 1022 Marvania geminata AF124336 98,75 
AV-62 2,35 970 Chlorella minutissima AB006046 97,92 
AV-66 2,35 999 NT Banisveld eukarióta klón EU091848 91,61 
AV-80 1,18 993 NT tengeri eukarióte klón DQ310339 87,16 
AV-84 1,18 972 Chlorella sorokiniana X74001 91,68 
AV-87 1,18 976 NT Cercozoa klón AY620333 89,26 
7. táblázat: A zöldalga klón DNS-ek szekvenálási eredményei (NT: Nem tenyésztett) 
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11. ábra: A zöldalga szekvenciák filogenetikai elemzése 18S rRNS gén alapján, maximum likelihood 
módszerrel, bootstrap analízissel ellenőrizve, az 50 % feletti értékek feltüntetésével (932 nukleotid 
alapján). 
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 6. Diszkusszió 
 
 
6.1. Pikocianobaktériumok az erdélyi sós tavakban 
 
A kapott eredmények egyértelműen azt mutatták, hogy mindkét tó planktonikus 
Synechococcus közösségét főleg tengeri és óceáni környezetből leírt kládok tagjai 
alkotják. A legtöbb klón a GenBank DNS-adatbázisban található Synechococcus sp. 
RS9909 izolátummal mutatott hasonlóságot. Ezt először az Akabai-öbölből (a Vörös-
tengertől a Tiráni-szoros választja el), 10 m mélyből írták le, és a nyílt tengerekben és 
óceánokban előforduló Synechococcusok VIII. kládjába sorolták (FULLER, N.J. et al. 
2003). Ezek a klónok lényegesen meghatározóbb számban voltak jelen az egyéb 
csoportokhoz tartozó klónokhoz képest. Nem sok adat áll rendelkezésre erről a 
csoportról, azonban a VIII. klád más képviselőiről néhány tanulmányban szó esik. A 
Synechococcusok VIII. tengeri kádjába sorolt RS9917 izolátum (genom mérete: 2,58 
Mbp, 64,8%-os G-C tartalom) szintén az Akabai-öbölből származik, 10 m mélységből. 
Ebben a tanulmányban rávilágítanak arra is, hogy a környezet ökológiai paraméterei e 
pikoalgák fiziológiáját és a genomjuk felépítését is meghatározzák (DUFRESNE, A. et al. 
2008). Egy másik, a Synechococcusok széleskörű előfordulását vizsgáló kutatás során a 
VIII. klád tagjait kizárólag hiperszalin lagúnákban detektálták (HUANG, S. et al. 2012). 
A kontinentális vizekben jelen levő tengeri cianobaktériumok megléte a szél 
(anemochoria) vagy az állatok általi (zoochoria) terjedéssel is magyarázható. A Kárpát-
medence a Kárpátok kiemelkedésével és a pliocén-kori Pannon-tenger kiszáradásával 
jött létre (ANTAL S. 1985), így felmerülhet az a lehetőség is, hogy a fennmaradt tengeri 
sótömbökből is származhatnak az itt található pikocianobaktériumok, hiszen a mintázott 
tavak esetében ezek a sótömbök képezik a tó fenekét. A Synechococcusok terjedését 
azonban kevés tényező korlátozza, ezért széleskörűen előfordulnak. A 
pikocianobaktériumok jelenlétét kimutatták a troposzférában (8-15 km magasságban) is 
(DELEON-RODRIGUEZ, N. et al. 2012), amely rávilágít ezen algáknak a hidrológiai 
ciklus révén való terjedésére.  
Egy adott élőhelyen az ökológiai hatásoktól függően más genotípusok fordulnak 
elő (FELFÖLDI T. et al. 2012; AHLGREN, N.A.–ROCAP, G. 2012). Logikus a további 
magyarázat, hogy miért élnek kontinentális vizekben tengeri Synechococcusok, mert az 
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 általunk vizsgált Erdélyi-sóvidék tavai a tengerhez hasonló só-összetétellel 
rendelkeznek (HEGYI A. et al. 2012; KERESZTES, Z.G. et al. 2012). 
A prokariótákban a riboszómális RNS-ek operonokba szerveződnek. Az 5S, 
16S, és 23S rRNS-ek kódoló régiója között ún. nem kódoló régió (internal transcribed 
spacer - ITS) található, ahol egy vagy két transzfer RNS szekvencia lehet kódolva. Az 
ITS régió hosszúsága alapján már le lehet vonni bizonyos következtetéseket: egy 
édesvízi Synechococcus általában hosszabb ITS szekvencia szakasszal rendelkezik, mint 
egy tengeri képviselő (12. ábra) (ROCAP, G. et al. 2002). 
 
 
12. ábra: ITS régió hossza a 16S és 23S rRNS között, a PCC 6307 kódjelű Synechococcus izolátum 
édesvízi, a többi tengerben él. (ROCAP, G et al. 2002 nyomán) 
 
Az adatbázisokban még nem szerepel túl sok pikocianobaktérium teljes genom 
szekvenciája, hanem csak néhány gén szekvencia szakasz, mivel a molekuláris biológiai 
vizsgálatok során általában csak egy-egy bizonyos gént vizsgáltak. Erdély sós tavaiban 
élő Synechococcusok ITS szekvencia szakasz vizsgálatainak eredményeit parciális 16S 
riboszómális DNS szekvencia elemzésével is megerősítettük (MENTES A. et al. 2013). 
A Medve-tó mintájának klónozása nem volt elég hatékony, ezért annak 
megismétlését tervezzük. A Tarzan-tavi mintából a tengeri csoportok mellett 
kimutattunk édesvízi csoportokhoz közel álló filotípusokat is, amelyek eltérő 
hosszúságú ITS régióval rendelkeznek. Ezért ugyanerről a vidékről származó sós tavak 
vizeiben élő Synechococcus közösségének vizsgálata a riboszómális RNS operon 
intergénikus szakaszainak automatizált elemzésével (ARISA) folyamatban van. Az 
ARISA módszer az ITS régiók hosszpolimorfizmusára támaszkodik, amely alkalmassá 
teszi akár nagyon közeli rokonságban álló törzsek vizsgálatára (NOCKER, A.–BURR, M.–
CAMPER, A.K. 2007). Ennek a módszernek a felbontása viszonylag jónak mondható, 
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 gyors és nagyon részletes molekuláris ujjlenyomatot ad egy-egy közösségről (FISHER, 
M.–TRIPLETT, E. 1999).   
Sajnos az európai kontinentális sós vizekben élő pikocianobaktériumokról 
nagyon kevés információ áll rendelkezésünkre (KERESZTES, Z.G. et al. 2012). A Kárpát-
medence szikes vizei hasonlóan sós közegnek számítnak, azonban nem NaCl, hanem 
NaHCO3 dominanciájúak. Ezekből a szikes vizekből kizárólag a Synechococcusok 
kontinentális kládjaiba tartozó képviselőiket mutattak ki (SOMOGYI, B. et al. 2009/b; 
FELFÖLDI, T. et al. 2009, 2011/b).  
Több száz klón vizsgálata alapján megállapítottam, hogy Erdély sós tavaiban 
elsősorban nem a kontinentális vizekben általánosan előforduló pikocianobaktériumok 
dominálnak. Hasonló jelenségről beszámoló közlemény a szakirodalomban eddig nem 
látott napvilágot. Ez a tanulmány alátámaszthatja az ökológiai hatások elsőrendűségét a 
földrajzi terjedés korlátja felett, hiszen a kimutatott pikocianobaktérium csoportok 
jellemzően óceánok és tengerek lakói (ZWIRGLMAIER, K. et al. 2008). 
 
 
 
6.2. Pikoeukarióta algák a Duna-Tisza-közi szikes vizekben 
 
A legközelebbi rokonként megállapított zöldalga fajokra mind jellemző az egy 
nukleusz, egy mitokondrium, egyik oldalt elhelyezkedő kloroplasztisz általában 
pirenoid nélkül, és keményítőszemcsék néhai előfordulása a sejtben. A kloroplasztisz 
tartalmaz klorofill-a-t, klorofill-b-t, és egyéb pigmenteket, amelyek csoportonként 
eltérhetnek (luteint, violaxanthint, neoxanthint és β-karotint, stb.). Nincsen ostoruk. A 
zöld, gömb vagy ovális alakú, 1-2,3 x 1,2-2,6 µm átmérőjű Chloroparva pannonica (13. 
ábra) autosporulációval szaporodik. A sejtfala háromrétegű, amely közül a legbelső 
mikrofibrilláris réteg (SOMOGYI, B. et al. 2011). A Nannochloris nemzetség tagjai 
ellipszoid alakúak (1,5 µm szélesek, 3-3,5 µm vagy akár 5-6 µm hosszúak), és osztódási 
típusuk a kettéosztódás. A Marvania geminata gömb alakú (3,5-3,8 µm átmérőjű), és 
bimbózással osztódik (YAMAMOTO, M. et al. 2007). Ezeknek a fajoknak a morfológiai 
tulajdonságaik nagyon hasonlóak, csak a reprodukciójuk az, ami lényegesen eltér, ezért 
a legfőbb különbségeket a 18S rRNS gén szekvenciája mutatja meg közöttük. 
A klónok vizsgált 18S rRNS gén szakaszain belül nem találhatóak intronok. A 
távoli rokonságban levő Chlorophyta nemzetségek Choricystis (Trebouxiophyceae) és a 
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 Mychonastes (Chlorophyceae) 18S rRNS génje ugyan tartalmaz intronokat, továbbá a 
harmadik édesvízi pikoeukarióta alga nemzetség, a Chloroparva pannonica is. Viszont 
az intronok egyenlőtlen eloszlása és előfordulása miatt nem hasznos filogenetikai 
marker (SOMOGYI, B. et al. 2011). 
 
 
13. ábra: A Chloroparva pannonica transzmissziós elektronmikroszkópos felvétele.  
C: kloroplasztisz, CW: sejtfal, M: mitokondrium, N: nukleusz, P: peroxiszóma,  
PG: plasztoglobulus, PM: plazmamembrán, V: vakuólum (SOMOGYI, B. et al. 2011) 
 
A DNS alapú filogenetikai analízis bevezetése megújította mind az édesvízi, 
mind a sósvízi zöldalgák taxonómiáját, annak ellenére, hogy számos piko-méretű 
Chlorophyta nomenklatúrája és rendszerezése még mindig felülvizsgálatra vár. Ezen 
problémák miatt jelenleg a 18S rRNS génnek nincs általános páronkénti hasonlósági 
értéke, amely alapján elkülöníthetőek lennének a Chlorophyta nemzetségek (SOMOGYI, 
B. et al. 2011). 
A fenti eredmények alapján valószínűsíthető, hogy az egyik általam kimutatott 
csoport a Chloroparva nemzetség fajait bővíti, a másik két csoport pedig új 
nemzetségeket alkot. A molekuláris biológiai módszerekkel elemzett eredmények 
elegendőek filogenetikai csoportok megalkotásához, azonban nem elegendőek valid 
taxonok leírásához. A fajleírásához szükséges az újonnan felfedezett fajok ill. 
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 nemzetségek tenyésztéses vizsgálata, továbbá törzsgyűjteményben ill. herbáriumban 
való elhelyezése. A későbbiekben ezek pótlására kell törekedni.  
A nem zöldalga genotípusok nagy aránya miatt, a klónkönyvtár készítése előtt 
használt 18S rRNS primerek alkalmassága megkérdőjelezhető, mert Cercozoa fajok 
számottevő mennyiségben fordultak elő a klónok esetében. Nagyon nehéz zöldalga 18S 
rDNS specifikus primereket készíteni. Egy átfogóbb zöldalgákra specifikus primer 
tervezési vizsgálat is azt az eredményt hozta, hogy nem lehet teljesen specifikus 
primereket találni, amellyel magyarázható a Cercozoák jelenléte (MORO, V.C. et al. 
2009). 
A megfelelő specifitású PCR primerek csak egy bizonyos szakasznak az 
elemzését teszik lehetővé, olykor más mikroorganizmusok DNS-ének jelenléte a 
közösségi mintában zavarhatja a vizsgálatokat (FELFÖLDI T. et al. 2012), és  a referencia 
szekvenciákban hiányos adatbázisban való kereséskor is találkozhatunk 
ellentmondásokkal és pontatlanságokkal. A helyzetet tovább nehezíti az, hogy egy-egy 
molekuláris biológiai tanulmány során a vizsgálatok nem mindig azonos DNS régió 
elemzése alapján történnek (FAWLEY, M.W.–FAWLEY, K.P.–BUCHHEIM, M.A. 2004; 
AHLGREN, N.A.–ROCAP, G. 2012). 
Hazánk szikes vizeiben az alábbi baktérium méretű zöldalga nemzetségeket 
határozták már meg: Mychonastes, Choricystis és Chloroparva (SOMOGYI B. et al. 
2012), de a pikoeukarióta algák sokfélesége még mindig okozhat meglepetést a 
kutatóknak. Már rengeteg új taxon (baktériumok és zöldalgák egyaránt:  Bacillus 
aurantiacus, BORSODI, A.K. et al. 2008; Bacillus alkalisediminis, BORSODI, A.K. et al. 
2011; Cellulomonas phragmiteti, RUSZNYÁK, A. et al. 2011; Chloroparva pannonica, 
SOMOGYI, G. et al. 2011) le lett írva, de szikes vizeink még mindig rejtegethetnek olyan 
élőlényeket, amelyek meghatározóak lehetnek (akár csak időszakosan is) ezen élőhely 
szempontjából. 
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 7. Következtetések 
 
 
Az általam vizsgált szikes és sós vizek extrém környezetnek számítanak, amit a 
bennük élő mikroorganizmusok különleges taxonómiai helyzete is alátámasztott. A 
baktérium méretű pikocianobaktériumok és pikoeukarióta algák ezeken az élőhelyeken 
olykor nagymértékben fordulnak elő. A várt eredményekkel szemben érdekes, 
taxonómiai szempontból is értékes és meglepő eredményeket kaptunk, amely a Kárpát-
medence sós és szikes vizeiben élő pikoalga közösségek további vizsgálatára ösztönöz 
bennünket.  
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 8. Összefoglalás 
 
A sós tavak a Föld szinte minden kontinensén megtalálhatóak, a kontinentális 
víztömeg közel 45%-át alkotják. Speciális csoportjukat alkotják a szikes tavak, amelyek 
NaHCO3 tartalma elkülöníti őket a közönséges NaCl tartalmú sós tavaktól.  
A Duna-Tisza közi sekély, turbid szikes vízterek Európában egyedülállóak, 
kiemelkedő jelentőségű természeti értékeket képviselnek, geológiai és ökológiai 
szempontból egyaránt fontosak. Az Erdélyi-medence sós tavai ezzel szemben 
mélyebbek és sokszor állandó rétegzettséggel bírnak, amely lehetőséget biztosít diverz 
és egyedi mikrobiális közösségek kialakulására. Mindkét víztípusban megfigyelhetőek  
2 µm-nél kisebb méretű, planktonikus fotoautotróf algák, amelyeket pikoalgáknak is 
neveznek.  
A dolgozatom célja a Duna-Tisza közi Zab-székből származó szikes vízminta, az 
erdélyi Tarzan-tóból és Medve-tóból származó sós vízminta taxonómiai összetételének 
részletesebb megismerése volt a pikoalga közösségre nézve. A Zab-széken az 
irodalomban közölt egyik nagyobb mértékű zöldalga tömegprodukció volt 
megfigyelhető. A Tarzan-tóból és a Medve-tóból származó vízminták előzetes 
mikroszkópos vizsgálata azt mutatta, hogy a pikocianobaktériumok különösen nagy 
számban vannak jelen az erdélyi sós tavakban.  
A mintákat molekuláris biológiai módszerek alkalmazásával vizsgáltam, a 
pikoeukarióta alga fajokat a 18S rDNS gén, a pikocianobaktérium fajokat az rRNS 
operon nem kódoló szakaszának (ITS) összehasonlító bázissorrend elemzésével 
azonosítottam. A közösségi DNS-ből klónozás útján kapott klónokat restrikciós 
emésztéssel csoportosítottam. A szekvenálási eredményeket a GenBank DNS 
adatbázissal hasonlítottam össze.  
A Zab-széki minta esetében, a klónok az eddig leírt Trebouxiophyceae 
(Chlorophyta) fajokkal mutattak alacsonyabb hasonlóságot, amely alapján 
valószínűsíthető, hogy új nemzetségek és fajok okozhatták a rendkívüli vízvirágzást. A 
Tarzan-tóból és a Medve-tóból származó minták esetében kapott eredmények azt 
mutatták, hogy mindkét tó planktonikus pikoalga közösségét főleg tengeri és óceáni 
környezetekből leírt Synechococcus (Cyanobacteria) csoportok tagjai alkották. Az 
eredmények tükrében elmondható, hogy a Kárpát-medence szikes és sós vizeiben élő 
pikoalgák még mindig okozhatnak meglepetést a kutatóknak.  
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 10. Köszönetnyilvánítás  
 
 
Köszönettel tartozom Márialigeti Károly tanszékvezetőnek, hogy a 
Mikrobiológiai Tanszéken lehetőséget biztosított TDK munkám elkészítéséhez, 
valamint engedélyezte a tanszéki eszközök és laboratóriumok használatát.  
Hálás vagyok témavezetőmnek, Felföldi Tamásnak a rendkívüli 
segítőkészségéért, és hogy sohasem szegte lelkesedésemet a TDK dolgozatom 
elkészülése során. A hasznos szakmai tanácsai és bátorítása nélkül ez a dolgozat nem 
jöhetett volna létre. 
Köszönöm a Mikrobiológia Tanszék dolgozóinak, hogy bármikor fordulhattam 
hozzájuk segítségért és hasznos tanácsokért. 
Szeretném megköszönni Keresztes Zsolt Gyulának (BBTE, Kísérleti Biológiai 
Tanszék), Máthé Istvánnak (EMTE, Biomérnöki Tanszék), Somogyi Boglárkának és 
Vörös Lajosnak (MTA Balatoni Limnológiai Intézet) közreműködésüket a 
dolgozatomhoz. 
Végül, de nem utolsó sorban, köszönöm barátaimnak és családomnak a 
türelmüket, folyamatos támogatásukat, és azon körülmények biztosítását, amelyek 
lehetővé tették a dolgozatom megírását. 
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